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Le Cymbidium mosaic virus (CymMV, Potexvirus) est le principa l
virus infectant les orchidées ornementales et les vanilliers . I I
provoque des altérations des fleurs et une baisse de vigueu r
pouvant entraîner la mort des plantes . Très facilement propag é
par voie mécanique, le CymMV a une distribution mondiale .
Nous avons analysé la diversité génétique des populations de CymMV à partir de deux fragments génique s
Séquences
ARN polymerase (RdRp) et protéine de capside (CP)







Analyse des séquences avec DnaSP (1), Mega3 (2),Tree -
Puzzle (3), RDP2 (4), Lamarc (5) et Hyphy (6)
Les populations de CymMV se ségrégen t
en deux groupes phylogénétiques (A & B )
Tests de différentiation génétique (Kst, Z, Snn )
très hautement significatifs pour les deux gène s
Mais, au niveau protéique, les groupes A & B
sont indiscernables
Les deux haplogroupes (A & B) divergent pa r
des mutations monomorphes, généralemen t
synonymes. réparties sur le génom e
Divergence nucléotidique modérée (<15% substitutions)
* Majorité (>75%) de mutations synonyme s
* Sélection purifiante forte sur les deux gène s
Biais d'usage des codons élevé, notamment pour la C P




Groupe isolats geauts Pi Fheta ssllOlri7nes AarKs ESC °,5GC 3
A + B 80 278 0 .054 0 .087 77 .9°6 0040 443 63 .1
A 66 244 0032 0 .079 7s9 °a 0092 443 65 5
B l4 83 0_032 0 .043 77 .2 *n 0 .049 44_4 63 .3
A- B 37 126 0_053 0 661 89 .9% 0 .010 533 40, 0N
= A 31 80 0 .023 0041 88_1°•a 0 .026 536 38 .3








RdRp Faisceau d'indices en faveur de l'expansion de sdeux populations de CymMV
Fréquences des différence s
nucléotidiques proches d'un e
distribution de Poisso n
Réfutation des hypothèse s
de neutralité (tests D, F*, R2) e n
l'absence de sélection (test d e
Mc Donald & Kreitman NS )
Adéquation des données avec le modèle de croissance
exponentielle (Lamarc)
Tajima's D Fu S Li's F*
Ramas &
Ra =as's R,
Iau x d e
noissance t~
-1 .665' -2 .759• 0 .095• 149.17 5
-2.293** -3 .419* 0 .099** 242 22 8
-1 .373 -1434 0 .1.43 F * 362'38 9
-0_808 -0 .237 0 .112 28 2 8
-1 .773 -1 .481 0 .117" 178 19 0
0 .094 0 .000 267,216
IV6r e
Groupe isolats
A +J3 8 0
■.or A 6 6
B 1 4




Les populations de CymMV qui infectent les orchidées cultivée s
ont une origine duale et sont en expansion comme après u n
passage par un goulet d'étranglemen t
Question s
Différences biologiques entre les isolats des types A et B ?
Pression de sélection s'exerçant au niveau de l'ARN génomique ?
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